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ČOVJEK 
(od stanice do organizma)
UVOD
Proteomika je znanstvena disciplina čija je svrha molekularna karakterizacija 
proteoma, tj. svih proteina u organizmu. Budući da se proteom mijenja kao odraz 
interakcije s genomom ili okolišem, proteomika je ključna u otkrivanju biomarkera, 
dijagnostičkih proteina koji ukazuju na pojavu bolesti, kao i mehanizma bolesti. 
Izrada diferencijalnog proteomskog profila zasniva se na analizi promjene 
ekspresije proteina u zdravim i bolesnim stanicama, tkivima ili tjelesnim 
tekućinama. Kako bi se postigla selektivna i osjetljiva analiza proteina u pojedinom 
istraživanom sustavu u proteomskim istraživanjima koriste se različite tehnike 
separacije i identifikacije proteina poput dvodimenzionalne gel elektroforeze (2-
DE), tekućinske kromatografije, spektrometrije masa, te bioinformatike.
Cilj našeg istraživanja je otkrivanje novih biomarkera tumora prostate. Tumor 
prostate je drugi najčešći tip tumora u muškaraca, no ne spada u najčešće uzroke 
smrti (svega 3% umire od tumora prostate). Obzirom da su većina tumora 
spororastući tumori niskog stupnja zlućudnosti, stope preživljavanja ovise o fazi 
dijagnosticiranja. Otkrije li se tumor u ranom stadiju, postotak izlječenja doseže 
98%. Tumor prostate je kompleksna i heterogena bolest, a spomenuta 
heterogenost predstavlja značajnu prepreku kod liječenja. Stoga je pravilna 
klasifikacija pacijenata, kao i identifikacija dijagnostičkih biomarkera vrlo važna za 
uspješno liječenje oboljelih.
Prostate cancer is a complex and heterogenic disease, and heterogeneity of the disease represents a major hurdle to improve long-term survival. Identification of diagnostic and prognostic biomarkers can accurately describe the complexity and heterogeneity ascribed to prostate cancer. Predictive 
biomarkers are required to guide current treatment protocols, as well as to guide the development and application of new targeted therapies.
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EKSPERIMENT
Zdravo i tumorsko tkivo prostate četiri pacijenta odstranjeno je za vrijeme 
operativnog zahvata, te pohranjeno u tekući dušik do daljne proteomske analize 
(Slika 1). 
REZULTATI
Međusobnom usporedbom proteomskh profila četiri pacijenta oboljelih od 
tumora prostate ustanovljeno je postojanje 54 diferencijalno eksprimirana 
proteina koji su identificirani pretragom baza podataka SwissProt, NCBI i 
MSDB (dio proteina prikazan u Tablici 1). Gelovi tipični za pojedinu skupinu 
(zdravo i tumorsko tkivo) prikazani su na Slici 2.
ZAKLJUČAK  
Razlike u ekspresiji proteina bitne su za klasifikaciju pacijenata, kao i 
odabir terapije, te je poželjna analiza većeg broja pacijenata iste skupine. 
Daljnjim ispitivanjima neki od klastera proteina mogu poslužiti kao dijagnostički 
alat u praćenju mahanizma progresije bolesti, uz već postojeće metode 
određivanja PSA ili histopatologije. 
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Zdravo i tumorsko
tkivo prostate
Izolacija proteina iz uzoraka,
određivanje koncentracije
Izoelektrično fokusiranje,
SDS-PAGE
Vizualizacija proteina,
obrada gelova specijaliziranim 
programon
Digestija u gelu,
izolacija peptida
Tandemna spektrometrija 
masa, MALDI TOF/TOF
Baze podataka 
(SwissProt, 
NCBI, MSDB)
Slika 1. Tijek proteomske analize 
Slika 2. Diferencijalno eksprimirani proteini u a) zdravom i b) bolesnom tkivu.
Tablica 1. Proteini identificirani u tumorskom tkivu
